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Резюме
Цель: характеристика особенностей заболеваемо-
сти и этиологического фактора энтеровирусной инфек-
ции (ЭВИ) на ряде территорий России в 2016 г. 
Материалы и методы: исследовано 2138 проб фека-
лий от больных ЭВИ. Выделение и идентификацию эн-
теровирусов проводили вирусологическим методом и 
путём частичного секвенирования области генома VP1. 
Филогенетические деревья были построены методом 
Bayesian Monte Carlo Markov Chain.
Результаты: Эпидемические подъемы заболеваемо-
сти ЭВИ в 2016 г. были отмечены на ряде территорий 
России. В Саратовской области средний многолетний 
показатель заболеваемости ЭВИ был превышен в два 
раза. Показатель заболеваемости энтеровирусным 
менингитом – 3,21 на 100 000 населения (77% от всех 
случаев ЭВИ) – был выше, чем на других территориях. 
В Костромской области показатель заболеваемости 
ЭВИ в 2016 г. был превышен в 11 раз по сравнению с пре-
дыдущим годом. На обеих территориях рост заболевае-
мости был связан с активным включением в циркуляцию 
энтеровируса ECHO30. Вирусы ЕСНО30 из Саратовской 
области принадлежали генотипу h и относились к двум 
филогенетическим группам, в одну из которых вошли 
также штаммы, изолированные от больных ЭВИ в Ко-
стромской области. В Мурманской и Ленинградской об-
ластях в 2016 г. заболевания протекали в основном в виде 
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Abstract
Aim: Characteristics of the peculiarities and the etiologi-
cal factor of enterovirus infection on some territories of Rus-
sia in 2016.
Materials and methods: We investigated 2138 samples 
from the patients with enterovirus infection. The isolation 
and identification of enteroviruses were conducted by the 
virological method and by partial sequencing of the genome 
region VP1. Phylogenic trees were constructed according to 
the method of Bayesian Monte Carlo Markov Chain.
Results: Epidemic peaks of enterovirus infection were 
fixed on some territories of Russia. In Saratov region the 
morbidity index of enterovirus infection in 2016 was twice as 
high as the median morbidity index over previous years. The 
morbidity level of enterovirus meningitis – 3, 21 for 100000 
of the population (77% from all the cases of enterovirus in-
fection) was higher than on the other territories. In Kostroma 
region the morbidity index of enterovirus infection in 2016 
was 11 times higher than the index of the previous year. On 
both territories the rise of morbidity depends on the active 
circulation of enterovirus ЕСНО30. Enteroviruses ECHO30 
from Saratov region belonged to two phylogenic groups of 
genotype h. To one of them belonged viruses ECHO30 from 
Kostroma region. In Murmansk and Leningrad regions in 
2016 most cases of enterovirus infection were represented by 
hand, foot and mouth disease (HFMD). The grouped foci of 
infection were registered in some preschool institutions. The 
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etiological factor of this clinical form was Coxsackieviruses 
A6 belonging to different genetic variants. 
Conclusion: Epidemic peaks of enterovirus infection 
with the prevalence of different clinical forms of the disease 
were provoked by different etiological factors. On territories 
where enterovirus meningitis prevailed strains of enterovirus 
ECHO30 belonging to different variants of genotype h were 
detected. In patients with clinical picture of HFMD from ter-
ritories where this form was leading the etiological factor of 
infection was Coxsackievirus A6 of different genetic variants. 
Key words: enterovirus infection, enteroviruses, circula-
tion, detection, identification, phylogenic analysis. 
вирусной экзантемы полости рта и конечностей, были 
зарегистрированы групповые очаги в детских дошколь-
ных учреждениях. Этиологическим фактором оказались 
вирусы Коксаки A6, которые относились к разным гене-
тическим вариантам. 
Заключение: эпидемические подъемы заболеваемо-
сти энтеровирусной инфекцией с преобладанием раз-
личных клинических форм заболевания были обусловле-
ны разными этиологическими факторами. На терри-
ториях, где превалировала клиника энтеровирусного 
менингита, в качестве этиологического агента были 
детектированы энтеровирусы ЕСНО 30, которые при-
надлежали к разным вариантам генотипа h. У больных с 
клиникой вирусной экзантемы полости рта и конечнос-
тей на территориях, где эта клиническая форма была 
ведущей, основным этиологическим фактором были ви-
русы Коксаки A6 разных генетических вариантов. 
Ключевые слова: энтеровирусная инфекция, энте-
ровирусы, циркуляция, детекция, идентификация, фило-
генетический анализ. 
Введение
В постсертификационный период ликвидации 
полиомиелита надзор за энтеровирусной инфекци-
ей (ЭВИ) рассматривается как составляющая часть 
надзора за полиомиелитом. Неполиомиелитные эн-
теровирусы обусловливают как спорадическую, так 
и вспышечную заболеваемость. Сезонные подъёмы 
заболеваемости, связанной с энтеровирусами (ЭВ), 
в России отмечаются в летне-осенний период, одна-
ко вспышки ЭВИ могут регистрироваться в течение 
всего года [1–5]. Отдельные серотипы могут доми-
нировать в циркуляции в течение нескольких лет, 
затем исчезать, чтобы появиться годы спустя [6]. 
Особенности циркуляции различных серотипов 
энтеровирусов и механизмы смены доминирую-
щих в циркуляции серотипов [7–9] до настоящего 
времени ясны не полностью. Неполиомиелитные 
энтеровирусы вызывают заболевания с широким 
спектром клинических проявлений: асептический 
менингит, энцефалит, паралич, геморрагический 
конъюнктивит, увеит, герпетическая ангина, эк-
зантема полости рта и конечностей [1, 5, 6, 7, 9, 10]. 
Широкий спектр клинических форм ЭВИ свиде-
тельствует о способности энтеровирусов к репро-
дукции в различных органах и тканях человека на 
основе специфического взаимодействия вирусов с 
рецепторами чувствительных клеток. 
Энтеровирусный менингит (ЭВМ), возбудите-
лями которого могут быть различные серотипы 
энтеровирусов, является наиболее частым из тя-
желых и требующих госпитализации проявлений 
ЭВИ. Эпидемические подъемы ЭВМ неоднократ-
но регистрировались на различных территориях 
РФ [7], в том числе на Северо-Западе РФ [2–4].
Экзантема полости рта и конечностей наиболее 
часто связана с энтеровирусами вида А: ЭВ71, Кок-
саки А6, А10 и А16 [9, 10]. Во время вспышек этой 
инфекции в Европе, в том числе в РФ [5], Юго-Вос-
точной Азии и Северной Америке, наблюдались 
заболевания разной степени тяжести. Широкая 
циркуляция вируса Коксаки А6 в мире наблюдает-
ся с 2008 г., когда в Испании, Финляндии и Китае 
были зафиксированы обусловленные этим виру-
сом крупные вспышки экзантемных заболеваний 
[11–13]. Ранее вирус Коксаки А6 выявлялся эпи-
зодически, преимущественно в странах Азиатско-
Тихоокеанского региона, активизация циркуля-
ции связана с формированием нового генотипа 
вируса Коксаки А6 [14].
Цель исследования – характеристика особен-
ностей заболеваемости и этиологического факто-
ра энтеровирусной инфекции на ряде территорий 
Российской Федерации в 2016 г.
Задачи исследования
1. Изучение клинических и эпидемиологичес-
ких особенностей энтеровирусной инфекции на 
ряде территорий Российской Федерации. 
2. Определение этиологического фактора энте-
ровирусной инфекции путем выделения и иденти-
фикация неполиомиелитных энтеровирусов виру-
сологическими и молекулярными методами.
3. Анализ филогенетических связей неполио-
миелитных энтеровирусов, изолированных и 
идентифицированных у больных энтеровирусной 
инфекцией на разных территориях.
Материалы и методы 
Анализ заболеваемости энтеровирусной ин-
фекцией проводили на основе сведений, получен-
ных из формы № 2 государственной статистичес-
кой отчетности. 
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В 2016 г. в Саратовской области был отмечен 
более интенсивный, чем в 2012–2015 гг., эпидеми-
ческий подъем заболеваемости ЭВИ, который про-
должался с конца июня по сентябрь. Показатель за-
болеваемости энтеровирусной инфекцией на 88% 
превысил среднемноголетний показатель и соста-
вил 4,13 на 100 000 населения (см. рис. 1). Предыду-
щий эпидемический подъем заболеваемости ЭВИ 
на данной территории, когда показатель заболева-
емости достиг 7,4 на 100 000 населения, был зафик-
сирован в 2009 г. Оба эпидемических подъема были 
связаны с активным включением в циркуляцию 
среди населения энтеровируса серотипа ECHO 30.
Всего в Саратовской области в 2016 г. было за-
регистрировано 103 случая заболевания энтерови-
русной инфекцией. Заболеваемость энтеровирус-
ным менингитом превысила среднемноголетний 
показатель на 60% и составила 3,21 на 100 000 насе-
ления, диагноз «Энтеровирусный менингит» был 
установлен 80 заболевшим. Наибольшее количес-
тво больных зарегистрировано в городах Саратов 
и Энгельс, что составило 80,6% от всех случаев 
ЭВИ. Среди больных ЭВИ подавляющее большин-
ство составили дети (94,2%), наиболее высокий по-
казатель заболеваемости был зарегистрирован в 
возрастной группе 3–6 лет – 28,1 на 100 000 на-
селения данной возрастной группы. Следует от-
метить, что имели место групповые случаи заболе-
ваний ЭВИ. Было зарегистрировано три семейных 
очага энтеровирусной инфекции, из них два очага 
с двумя случаями заболевания и один очаг – с тре-
мя случаями заболевания.
У всех 103 больных диагноз ЭВИ был подтверж-
ден обнаружением РНК энтеровирусов в первич-
В 2016 г. было исследовано 2138 проб фекалий от 
больных энтеровирусной инфекцией с админис-
тративных территорий РФ, курируемых Санкт-
Петербургским региональным центром (СПб РЦ) 
по надзору за полиомиелитом и острыми вялыми 
параличами.
Выделение неполиомиелитных энтеровирусов 
(НПЭВ) проводили с помощью стандартных про-
цедур, рекомендованных ВОЗ [15] на культурах 
клеток RD и Hep-2. Идентификацию энтеровиру-
сов осуществляли с помощью реакции нейтрали-
зации микрометодом с использованием специфи-
ческих диагностических сывороток производства 
Института полиомиелита и вирусных энцефали-
тов им. М.П. Чумакова.
Обнаружение РНК энтеровирусов в про-
бах фекалий и ликвора осуществляли методом 
ОТ-ПЦР с помощью диагностической тест-
системы «АмплиСенс®Enterovirus-FL» производ-
ства ООО «ИнтерЛабСервис». Тип энтеровируса 
определяли путём частичного секвенирования об-
ласти генома VP1[16] в автоматическом режиме на 
генетическом анализаторе «GenomeLab™GeXP» 
(фирма «Becman Coulter»). Выравнивание нукле-
отидных последовательностей методом ClustalW 
и вычисление p-дистанций осуществляли с ис-
пользованием программного обеспечения MEGA 
5.2 [17]. Филогенетические деревья были постро-
ены методом Bayesian Monte Carlo Markov Chain 
(MCMC), включенным в пакет Beast v1.8.4 [18]. 
Группы последовательностей с апостериорной 
вероятностью узла менее 0,95 при анализе не учи-
тывались.
Статистический анализ проводили с определе-
нием средних ошибок. Достоверность различий 
оценивали с помощью t-критерия Стьюдента.
Результаты и обсуждение 
Санкт-Петербургский региональный центр 
по надзору за полиомиелитом и острыми вялыми 
параличами курирует 14 территорий Российской 
Федерации. 
В 2016 г. из 2138 исследованных проб фекалий 
от больных ЭВИ, в том числе от больных ЭВМ, 
было изолировано 292 неполиомиелитных энтеро-
вируса, процент выделения составил 13,7%. Из них 
244 энтеровируса принадлежали к разным серо-
типам. С наибольшей частотой были изолированы 
ЭВ трех серотипов: ЭВ ECHO30 в 25,4% случаев, 
ЭВ Коксаки А разных серотипов – в 22,5% случа-
ев, ЭВ Коксаки В1–6 в 20,5% случаев от общего 
числа изолированных энтеровирусов. 
Энтеровирусы ECHO были обнаружены в 
131 пробе от больных ЭВИ. Лидирующее положе-
ние занимал ЭВ ECHO30, на долю которого при-
шлось 47,4% , доля ЭВ ECHO 6 составила 18,3%, ЭВ 
ECHO 9 – 12,2%. Суммарная доля вирусов ECHO 
других серотипов равнялась 22,1%. Кроме того, от 
больных ЭВИ было выделено 8 штаммов энтеро-
вируса 71.
Эпидемические подъемы заболеваемости энте-
ровирусной инфекцией в 2016 г. были отмечены на 
ряде территорий СПб РЦ (рис. 1).
Рис. 1. Заболеваемость энтеровирусной инфекцией  
на ряде территорий Российской Федерации  
в 2009–2016 гг.
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ном материале с помощью метода ПЦР. Этиоло-
гический агент был установлен у 45 больных с по-
мощью вирусологического исследования. Непо-
лиомиелитные энтеровирусы были изолированы 
и идентифицированы на культурах клеток. Боль-
шинство энтеровирусов принадлежали к серотипу 
ECHO30, эти вирусы были обнаружены у 29 боль-
ных (64,4%). Энтеровирус ECHO6 был выделен от 
одного больного так же, как ЭВ ECHO11, ЭВ Кок-
саки А 2, 4 и 9 – от 5 больных, энтеровирусы Кок-
саки В1–6 – от 4 больных.
Вирусологическое исследование проб сточной 
воды позволило выделить и идентифицировать не-
полиомиелитные энтеровирусы ECHO 30 из двух 
проб, энтеровирусы ECHO 3 – из одной пробы и 
вирусы Коксаки В1–6 – из 3 проб сточной воды. 
В Костромской области в 2016 г. наблюдался 
эпидемический подъем заболеваемости энтеро-
вирусной инфекцией, который начался в июле и 
продолжался до сентября, максимум случаев ЭВИ 
пришелся на июль – август. С 2006 по 2016 г. эпиде-
мических подъемов заболеваемости ЭВИ на данной 
территории не было зафиксировано. Показатель за-
болеваемости энтеровирусной инфекцией в 2016 г. 
составил 11,77 на 100 000 населения (см. рис. 1), тог-
да как в 2015 г. он равнялся 1,07, а в 2014 г. – 1,52 
на 100 000 населения. Показатель заболеваемости 
ЭВИ в 2016 г. был превышен в 11 раз по сравнению 
с показателем предыдущего года (p ≤ 0,05). Всего в 
Костромской области в 2016 г. было зарегистри-
ровано 77 случаев заболевания энтеровирусной 
инфекцией. Следует отметить, что только шести 
больным, пять из которых – дети до 14 лет, был 
поставлен диагноз «Энтеровирусный менингит». 
Большинство случаев заболевания были классифи-
цированы клинически как энтеровирусная инфек-
ция или острая респираторная вирусная инфекция 
с нейротоксикозом. В 9 случаях заболевание проте-
кало в виде гастроэнтерита, в семи случаях в виде 
энтеровирусной лихорадки и в редких случаях – 
в миалгической и герпетической формах. Среди 
больных ЭВИ подавляющее большинство состави-
ли дети до 14 лет – 73 человека (96,1%), среди кото-
рых 32 ребенка (43,2%) оказались организованными 
детьми возрастной группы 3–6 лет.
В вирусологической лаборатории СПб РЦ было 
исследовано 55 проб фекалий от больных энтеро-
вирусной инфекцией из Костромской области. Из 
этих проб было выделено 35 неполиомиелитных 
энтеровирусов, то есть 63,6% проб были положи-
тельными. В 26 пробах из 55 (47,3%) были детек-
тированы энтеровирусы ECHO30. При вирусоло-
гическом исследовании 26 проб сточной воды из 
двух проб были изолированы неполиомиелитные 
энтеровирусы ECHO30.
Установлены нуклеотидные последовательнос-
ти семи штаммов вируса ЕСНО30, выделенных от 
больных ЭВИ из Костромской области, и 18 штам-
мов – из Саратовской области, они были срав-
нены с последовательностями вируса ЕСНО30, 
представленными в международных базах данных 
и полученными при молекулярном мониторинге 
неполиомиелитных энтеровирусов в Российской 
Федерации в 2007–2016 гг. [19, 20]. Все изученные 
вирусы ЕСНО30 принадлежали к генотипу h по 
классификации J. Bailly [21] и распределились по 
двум филогенетическим группам (рис. 2).
Штаммы из Костромской области и два штам-
ма из Саратовской области вошли в большой клас-
тер, образованный российскими штаммами эпи-
демического варианта ЕСНО30-h/2013RU1 [22]. 
Этот вариант, занесенный на территорию России, 
предположительно в 2010–2011 гг., стал причиной 
подъема заболеваемости ЭВМ во многих регионах 
страны в 2013 г., и его распространение продолжа-
лось в 2014–2015 гг. [4, 20, 22]. В 2016 г. циркуля-
ция ЕСНО30-h/2013RU1 была зафиксирована на 
территории 12 субъектов Центрального, Южного, 
Приволжского, Уральского и Сибирского феде-
ральных округов [20]. Большинство штаммов, изо-
лированных в 2016 г. в Саратовской области, сфор-
мировали отдельный монофилетический кластер. 
Гомология нуклеотидных последовательностей 
этих штаммов была высока – не менее 97,3%, что 
свидетельствуют об их эпидемиологической свя-
зи. Штаммы этого генетического варианта вируса 
ECHO30 значительно отличались от эпидемичес-
кого варианта ЕСНО30-h/2013RU1 и минорного 
варианта ЕСНО30-h/2013RU2, выявлявшегося в 
2013 г. в Республике Чувашия и Санкт-Петербурге 
(гомология нуклеотидных последовательностей 
не превышала 94,9% и 95,9% соответственно). За-
рубежные изоляты ЕСНО30, представленные в 
международных базах данных нуклеотидных по-
следовательностей, также были генетически да-
леки от саратовских штаммов, самыми близкими 
(гомология 96,6–96,9%) были вирусы ЕСНО30, 
выделенные в 2011 и 2013 гг. от больных энтеро-
вирусным менингитом в китайских провинциях 
Fujian и Zhejiang [23]. Результаты филогенетичес-
кого анализа свидетельствуют о том, что данная 
группа штаммов сформировалась отдельно от дру-
гих российских вариантов ЕСНО30-h/2013RU1 и 
ЕСНО30-h/2013RU2 вследствие отдельного зано-
са вируса ЕСНО30 генотипа h на территорию РФ 
в 2014–2015 гг.
В Мурманской области во время эпидемическо-
го подъема заболеваемости энтеровирусной ин-
фекцией в 2016 г. было зарегистрировано 143 слу-
чая ЭВИ, показатель заболеваемости составил 
19,3 на 100 000 населения (см. рис. 1) и был выше 
аналогичного показателя 2015 г. на 3,7%. В пре-
дыдущие годы в Мурманской области также на-
блюдался высокий уровень заболеваемости ЭВИ. 
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Рис. 2. Филогенетическое дерево для области генома VP1 энтеровирусов ЕСНО30 (● – отмечены штаммы, выделенные 
в Костромской и Саратовской областях в 2016 г. ♦ – отмечены узлы с апостериорной вероятностью выше 0,95)
Эпидемиология
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Предыдущий эпидемический подъем пришелся на 
2010 г., когда показатель заболеваемости ЭВИ со-
ставил 13,4 на 100 000 населения. 
Заболевания ЭВИ отмечались в 7 из 12 районов 
области. Было зарегистрировано 10 случаев энте-
ровирусного менингита, показатель заболеваемо-
сти составил 1,35 на 100 000 населения, в 2015 г. 
этот показатель равнялся 0,26. Удельный вес энте-
ровирусного менингита в структуре ЭВИ был ра-
вен 7% (в 2015 г. – 1,4%). Среди больных ЭВИ дети 
до 17 лет составили 92,3%. Наибольшие показатели 
заболеваемости регистрировались в возрастной 
группе 1–2 года – 355,2 на 100 000 детей данной 
возрастной группы. По нозологическим формам 
наибольший удельный вес составили герпетиче-
ская ангина (33%), вирусная экзантема полости 
рта и конечностей (24%) и вирусная экзантема в 
сочетании с герпетической ангиной (29%). В 2016 г. 
было зарегистрировано два групповых очага ЭВИ 
с контактно-бытовым путем передачи инфекции 
в детских дошкольных учреждениях, где общее 
число пострадавших составило 15 детей. У всех за-
болевших детей была отмечена легкая форма тече-
ния заболевания, в 11 случаях заболевание проте-
кало в форме вирусной экзантемы полости рта и 
конечностей. 
Вирусологическим методом были исследованы 
164 пробы фекалий от больных и контактных. При 
этом было выделено 36 штаммов энтеровирусов, в 
том числе 6 вирусов Коксаки А4, 5 вирусов Коксаки 
А6 (в том числе в групповых очагах), 3 вируса Кок-
саки А10, 6 штаммов энтеровируса 71 и 16 штам-
мов энтеровируса Коксаки В4. В 2010–2011 гг. 
было установлено, что этиологическим фактором 
групповых заболеваний вирусной экзантемой по-
лости рта и конечностей в Мурманской области 
были энтеровирусы серотипа Коксаки А16 [5]. 
В 2012–2015 гг. среди выделенных от больных эн-
теровирусов превалировали ЭВ Коксаки В1–6.
В Ленинградской области в 2016 г. было зарегис-
трировано 115 случаев энтеровирусной инфек-
ции, в том числе 13 случаев (11,3%) энтеровирус-
ного менингита. Большинство случаев ЭВИ (50,4%) 
клинически было представлено экзантемой полос-
ти рта и конечностей и герпетической ангиной. 
Показатель заболеваемости ЭВИ составил 6,73 на 
100 000 населения, что в 1,8 раза выше среднемно-
голетнего уровня заболеваемости. При этом были 
зарегистрированы групповые случаи заболевае-
мости ЭВИ в двух дошкольных образовательных 
учреждениях, где пострадал 21 ребенок. Клиничес-
ки заболевания протекали в большинстве случаев в 
виде вирусной экзантемы полости рта и конечно-
стей. При исследовании проб от больных из очагов 
ЭВИ было идентифицировано 16 энтеровирусов 
Коксаки А 6. В 2012 г., когда в Ленинградской об-
ласти были зарегистрированы групповые заболе-
вания экзантемой полости рта и конечностей, в 2 
дошкольных учреждениях у 18 детей был обнару-
жен энтеровирус Коксаки А 16 [5].
Следует отметить, что, начиная с 2014 г., вирус 
Коксаки А6 доминирует среди ЭВ, выявляемых 
у больных экзантемными формами ЭВИ и герпе-
тической ангиной в РФ, в том числе и при вспы-
шечной заболеваемости. В 2016 г. его циркуляция 
была отмечена на территории 34 субъектов РФ [20, 
24]. В предыдущих исследованиях была выявлена 
гетерогенность российских штаммов пандемичес-
кого генотипа Коксаки А6 – дифференцировано 8 
генетических вариантов: условно «1–8» [25].
При проведении филогенетического анализа ну-
клеотидных последовательностей 16 штаммов ви-
руса Коксаки А6, выделенных от больных из очагов 
энтеровирусной экзантемы в Ленинградской обла-
сти, и 4 штаммов из очага ЭВИ в Мурманске было 
установлено, что вирусы Коксаки А6, идентифици-
рованные на Северо-Западе России в 2016 г., были 
генетически неоднородны (рис. 3) и относились к 
двум генетическим вариантам: «5» и «6». Вирусы 
генетического варианта «5», выделенные в разных 
очагах ЭВИ в Ленинградской области, сформирова-
ли монофилетическую группу. Гомология нуклео-
тидных последовательностей внутри группы была не 
менее 98,9%, что свидетельствовало о близком род-
стве идентифицированных штаммов и возможной 
эпидемиологической связи данных очагов. Гомоло-
гия 99,3–100% установлена с последовательностью 
штамма, идентифицированного в 2015 г. в Нижнем 
Новгороде. Самыми близкими (96,3–97,1%) сре-
ди зарубежных изолятов были вирусы Коксаки А6, 
выявленные в Швеции в 2014 г. [26]. Нуклеотидные 
последовательности вирусов из очага ЭВИ в Мур-
манске были полностью гомологичны, что свиде-
тельствует о едином источнике инфекции. Генети-
чески близкие вирусы были идентифицированы в 
2014 и 2016 гг. в разных регионах России и в 2014 г. 
в Голландии. Установленные генетические отличия 
изученных штаммов говорят о том, что очаги ЭВИ в 
Ленинградской и Мурманской областях эпидемио-
логически не были связаны и являются следствием 
разных заносов вируса Коксаки А6. 
Таким образом, на ряде административных тер-
риторий России в 2016 г. имели место эпидемические 
подъемы заболеваемости энтеровирусной инфекци-
ей. Вместе с тем, течение эпидемического процесса 
на этих территориях имело существенные различия. 
Самый высокий показатель заболеваемости 
ЭВИ был отмечен в Мурманской области (19,3 на 
100 000 населения), где на долю энтеровирусного 
менингита пришлось только 7% от всех заболева-
ний ЭВИ. В большинстве случаев инфекция про-
текала в легкой форме и была представлена герпе-
тической ангиной и вирусной экзантемой полости 
рта и конечностей. 
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Рис. 3. 
Эпидемиология
ЖУРНАЛ ИНФЕКТОЛОГИИ          Том 9, № 3, 2017 105
В Саратовской области суммарный показатель 
заболеваемости ЭВИ был самым низким – 4,13 на 
100 000 населения, в то время как показатель за-
болеваемости энтеровирусным менингитом, ко-
торый составил 77% от всех случаев заболевания 
ЭВИ, был наиболее высоким – 3,21 на 100 000 на-
селения. При этом средний многолетний уровень 
заболеваемости ЭВИ в предыдущие несколько лет 
был превышен в 2 раза. Особенностями сезонно-
го подъема заболеваемости энтеровирусной ин-
фекцией в Саратовской области в 2016 г. явились: 
раннее начало подъема заболеваемости (конец 
июня, первая половина июля), высокий удельный 
вес энтеровирусного менингита (77%), доминиро-
вание в циркуляции энтеровируса ECHO30 (64% 
от всех идентифицированных энтеровирусов). 
Предыдущий эпидемический подъем заболева-
емости ЭВИ, наблюдавшийся в 2009 г. также был 
обусловлен энтеровирусом серотипа ECHO30. 
При этом важно отметить, что вирусы ECHO30, 
циркулировавшие на территории Саратовской 
области в 2009 и 2016 гг. принадлежали к разным 
генотипам. В 2009 г. в Саратовской области, как и 
на других территориях СПб РЦ, активно циркули-
ровали энтеровирусы ECHO30 генотипа Ес2 [3], 
который был широко распространен в России в 
2008–2009 гг. и ранее идентифицировался в Евро-
пе и на других континентах. Эпидемический подъ-
ем 2016 г. был вызван энтеровирусом ECHO30 дру-
гого варианта генотипа h, штаммы которого ранее 
не были идентифицированы на территории РФ.
В Костромской области эпидемический подъем 
заболеваемости ЭВИ в 2016 г. сопровождался зна-
чительным ростом показателя заболеваемости – в 
11 раз по сравнению с показателями предыдущих 
лет, составив 11,77 на 100 000 населения (p ≤ 0,05). 
Этот подъем заболеваемости ЭВИ, в отличие от 
Саратовской области, был обусловлен вариантом 
генотипа h энтеровируса ECHO30, который, начи-
ная с 2013 г., циркулирует на большинстве терри-
торий РФ [19]. 
Хотя на всех территориях в основном болели 
дети до 17 лет (от 92,3 до 96,1%), показатели забо-
леваемости ЭВИ среди детей разного возраста от-
личались. В Саратовской области самый высокий 
показатель заболеваемости был зарегистрирован 
среди детей 3–6 лет (28,1 на 100 000 детей этой воз-
растной группы), у которых в подавляющем боль-
шинстве случаев протекало в форме энтерови-
русного менингита. В Костромской области 43,2% 
среди заболевших были организованные дети 
возрастной группы 3–6 лет. Хотя диагноз ЭВМ 
был поставлен немногим больным, у большинства 
больных детей с другими диагнозами наблюда-
лись неврологические нарушения. В Мурманской 
облас ти, напротив, чаще болели дети возрастной 
группы 1–2 года, показатель заболеваемости со-
ставил 355,2 на 100 000 детей этой возрастной 
группы. При этом клиническая картина инфекции 
характеризовалась главным образом вирусной эк-
зантемой полости рта и конечностей.
Особенности циркуляции среди населения от-
дельных серотипов энтеровирусов на разных тер-
риториях также были разными. В Саратовской и 
Костромской областях доминировали энтеровиру-
сы ECHO30 (64,4% и 47,3% соответственно). В Мур-
манской области более половины выделенных ви-
русов составили энтеровирус 71 и вирусы Коксаки 
A6 и 10. 
Вероятным фактором распространения инфек-
ции в Костромской области послужило купание в 
открытом водоеме [27], поскольку в воде из реки 
Волга была обнаружена РНК энтеровирусов, впо-
следствии присоединился контактно-бытовой 
путь передачи инфекции. 
Наличие корреляции между серотипами энте-
ровирусов, изолированными из материала от боль-
ных ЭВИ и из проб сточной воды, подтверждают 
факт интенсивной циркуляции энтеровирусов 
ЭCHO30 в Саратовской и Костромской областях 
во время эпидемического подъема заболеваемости 
энтеровирусной инфекцией в 2016 г. 
 Полученными данными подтверждена неоспо-
римая важность эпидемиологического и вирусоло-
гического надзора за энтеровирусной инфекцией. 
Контроль циркуляции полиовирусов и неполио-
миелитных энтеровирусов в окружающей среде 
[27, 28], которая является отражением циркуляции 
этих вирусов среди населения, также является 
эффективным инструментом надзора, по данным 
ВОЗ. Систематический вирусологический над-
зор за больными энтеровирусной инфекцией и за 
объектами окружающей среды обеспечивает по-
лучение важных для Программы ликвидации по-
лиомиелита данных о циркуляции полиовирусов 
и неполиомиелитных энтеровирусов среди насе-
ления и в окружающей среде. Результаты прове-
денных исследований свидетельствуют о том, что 
только сочетание активного эпидемиологического 
и высококачественного вирусологического надзо-
ра гарантирует поддержание свободного от поли-
омиелита статуса территорий и позволяет опреде-
лить серотипы неполиомиелитных энтеровирусов, 
доминирующие в циркуляции среди населения на 
разных территориях в разные годы.
Выводы 
1. В 2016 г. на ряде территорий Российской 
Федерации были зафиксированы эпидемические 
подъемы заболеваемости энтеровирусной инфек-
цией с преобладанием различных клинических 
форм заболевания на разных территориях.
2. Вирусологические и молекулярно-генетиче-
ские исследования материала от больных ЭВИ с 
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